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ない､ということである｡典型的には 1種類あたり数 10-数 100個程度しか存在しない｡また､DNA
は1分子である｡そのため､リプレッサー､アクチベータとDNAの結合反応を連続量の微分方程式で
表現するより､離散量の確率過程を表すマスター方程式を用いたほうが適切であると考えられる｡大規
模なネットワークのマスター方程式の振る舞いを理解するにはどうしたらよいか?一つの新しい方法
は､マスター方程式を量子過程のアナロジーを使って扱 う方法である[8】｡リプレッサー､アクチベータ
の個数変動をボソンの生成消滅演算子で表現し､遺伝子発現のOn,0fをスピンで表現すれば､これは
スピンとボソンが結合した系であり､量子多体論の手法を持ち込んで扱うことが可能になる｡この方法
によってボソン部分を先に平均化すれば､スピン間の相互作用の表現が導かれと､ニューラルネットワ
ークとの比較が比喰ではなく定量的に可能になる｡ア トラクターの種類と数､その間の遷移ダイナミク
スを個数ゆらぎにさらされたダイナミクスとして理論的に扱 う可能性が開かれた｡
おわりに
細胞はマクロなスケールの大きさを持つが､その営みはミクロな分子のダイナミクスに依っている｡
すなわち､ミクロとマクロの階層の接続が細胞というシステムの設計原理になっているということかも
しれない｡こう考えると､ゲノム情報や構造ゲノム情報のデータベースができても､それは細胞の原理
を理解する最初の一歩にすぎず､統計物理学的な考え方が細胞の原理を理解するために必須になるよう
に思われる｡蛋白質がミリ秒以上の時間でフオール ドする過程が理解できるようになってきたことは､
ミリ秒以上におよぶ蛋白質の機能発現､蛋白質間の相互作用の理解に新しい視点で考えることを可能に
してきた｡蛋白質と他の生体分子を含むシステムのダイナミクスを理解できるようになってきたことと
併せて､細胞の揺らぎ､ノイズ､設計原理の解明に向けて新しい研究が育ってゆくのではないだろうか｡
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